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Nagyhosszusógu aminosavszekvenciák közöt t i ana lóg iák vizsgálata 
számítógéppel 
Farkas András 
Az a lább iakban nagyhosszusógu aminosavszekvenciák közöt t i 
speciál is analógia meghatározásával fog la l kozunk . 
A probléma a MTA SZBK Biokémiai Intézete Enzimológiai 
Részlegénél végzet t fehér jeszerkezet-v izsgálatok kapcsán merült f e l . 
Biokémiai megfogalmazása Dévényi Tibortól származik. 
A probléma a következő': adott két vagy több aminosavszek-
venc ia , keressük azt a leghosszabb e lmé le t i aminosavszekvenciát, a -
melynek elemeit mindegyik adott aminosavszekvencia tartalmazza még-
ped ig , ugyanabban a sorrendben, mint ami lyen sorrendben az e lmé le -
t i aminosavszekvenciában szerepelnek. 
V 
Az aminosavszekvenciák közöt t i speciál is analógiát az i lyen 
e lmé le t i aminosavszekvencia létezése j e l en t i . A probléma matemat i -
ka i megfogalmazása két adott szekvencia esetén a következő : 
Ado t tak az \a.y = a , , a_ , . . . , a . , . . . , a 
l iJ 1 2 i n 
| b . j = b j , b£/ . . . , b . , . . . , b ^ véges sorozatok. 
A [ c ^ = C j , C y . . . , c^ / . . . / c t t í m i n ( n , m ) 
sorozatot és ^b.} közös részsorozatának nevezzük, ha van o -
lyan ' 
a . , a . , a , , a . részsorozata l a . t - n e k , i _ i _ i. i- i1 
' l '2 'k ' t 
továbbá van o lyan 
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b. , b . , . . . , b. , . . . , b. részsorozata J b . l - n e k , 
h '2 'k 'e 1 ' 
hogy c, = a. = b. minden 1 £ k £ l esetén. 
k 'k 'k 
Feladat : ^a . j és ^ b . j sorozatokhoz megadni a leghosszabb közös rész-
sorozatot, tehát amelyre ? maximál is . 
Két adot t sorozathoz a leghosszabb közös részsorozat meghatá ro -
zására szolgáló algoritmus a következó ' : 
Egy (rH-i ) x ( m + l ) - e s mátr ix (melynek sorait és osz lopa i t 0 - t ó l 
sorszámozzuk) A . . e lemeit a következő' módon é r t e l m e z z ü k : 
' / I 
1 . ) Legyen a 0. sor és 0 . oszlop minden eleme 0 : 
x o , r ° A i , o = 0 
0 É i 6 m 0 ^ í n 
2 . ) Értelmezzük a további e lemeket p l . osz lopfo ly tonosan szuk-
cesszive : ' 
A i , | 
0 ha a . 4 b . 
1 I 
max (A ) + 1 ha a . = b . . 
P ' 9 • I 
0 ^ p * i 
0 — q < j 
A maximális hosszúságú közös részsorozat, i l l e t ve részsorozatok a kö -
vetkező' módon adódnak : 
a maximál is hosszúságú közös részsorozat hossza 
(! = max (A . .) 
1 ^ i ^ n 
L ^ J Á M 
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1.) Az utolsó e leme: c, = a. = b. , ahol i . és 
i , 1 'e \t < 
az [ - e l egyen lő A . . ér tékek közül va lamely iknek az 
indexe i : 
A . . F 
•e / le e 
A . A = F • • • • • ^ 
< / I <f I 
lerne 
2 . ) H a k . eleme c, = a. = b . , akkor a k - 1 . e -
k ' k 'k 




k - 1 ' k -1 
ahol i k ^ és j, i a k - 1 ér tékkel egyen lő A . . elemek közül ' k - 1 
va lamely ik o lyannak az indexe i , amelyre i < i ^ és j < 
f e n n á l l . 
A : / : £ 
' k - 1 ' k -1 
A . . : A . . = k - 1 , i < i. , 
•r | l / l K 
A z algoritmus az összes lehetséges megoldást szo lgá l ta t ja . 
A módszer á l ta lánosí tható 2 d imenzióról n d imenzióra, 
i l yenkor n darab sorozat közös részsorozatának meghatározásá-
ra alkalmas. A módszer helyességére vonatkozó konstruktív b i -
zonyítás t r i v iá l i s . 
Példa. ( Id . 234. o l d . ) 
A módszert kü lönböző nagyhosszuságu aminosavszekven-
c i ák leghosszabb közös részszekvenciájának meghatározására a l -
ka lmaztuk. 
It t a szarvasmarha májból származó 506 tagu g lu tamin-
sav dehidrogenáz, i l l e t ve a rák izomból származó 333 tagu g l i -
cera ldehid 3 foszfát dehidrogenáz aminosavszekvenciák esetén 
kapot t eredményeinket ismertet jük. 
A leghosszabb közös részszekvencia 151 tagúnak adódot t . 
A következőkben ismertet jük a két aminosavszekvenciát és 
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Gliceraldehid 3 foszfát dehidrogenáz. 
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a megfele lő aminosavak aláhúzásával j e l ö l j ük azokat az ami -
nosavakat, amelyek a leghosszabb közös részszekvenciába ta r -
toznak. 
A lehetséges megoldások közül egy "ba l -a l só " megol-
dást választot tunk. 
A z eredményként adódó e lmé le t i aminosavszekvenciát 
meg kel l v izsgálnunk abból a szempontból, hogy hossza " k i r í -
vóan" nagy -e , azaz valószínűt len esemény-e az , hogy a meg-
vizsgált aminosavszekvenciákkal azonos hosszúságú és aminosav-
összetételű, de vé le t len aminosav-sorrendű szekvenciákban leg-
a lább az eredményben szereplő leghosszabb közös aminosav-
-szekvenciahossz adód ik . 
Ha valóban vc lősz inüt len esemény, akkor szükséges a 
" k i r i v ó " hossz jelenségének b iokémiai in terpre tác ió ja . 
A valószínűséget sztochasztikus sz imulác ióval határozhat-
juk meg, tek in te t te l arra, hogy a valószínűség exp l i c i t a lakban 
va ló megadása problemat ikus. 
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